
Start crop Point End crop Point

MSA length = 4576
- - - - - - - - T TGT AAAAAAGGT T - - - - - T T AAAA T T T C TGGA T T T AGT T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T ACA T CGT T T A T C T TGA T A T T T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T CGT T T T AAA T AGAA T AAAAAGT T T CCCA T T CGT CACC TGAAAAA T C
GT AAAAAA - - A T A T CGAGGGTGCCA T T T AAAAA T CAAAAGT TGT AGT CA T TGTGAAGAAGTGT ACAAC T A T CCA T T T T T AAA T A TGT AAAAA T T TGT CC T - - - - - - - - - - T T C T ACA T A T CA T A TGT CAAC T T T TGA T AA T ACAGGTGGAA T A T T C T AAA T AC T T T T CCCAAA T A TGC T AA TGAGCCACCC T CGT T CCA T T TGAAAAAA T
C T T T AAGC - AGGA T CGTGA T T AA T - - - CAA TGA T CAGA T T T T T TGAACA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T ACACAACGGA T TGGGAAA T CCAC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T CGC TGCAAG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C TGGT AGGA T
C TGT AGGGT TGT ACAGGGTGT CCCA T T T TGAAA T CA T AAGGT A T C T A T C T TGTGAAGAAGTGT ACAAC T A T CCA T T T T T AAA T A TGT AAAAA T T TGT CC T - - - - - - - - - - T T C T ACACCCCGT A T C T CCGT T A T TGT T AA T ACAGGTGGAA T A T T C T AAAC T T T T T ACGT AGA - A T ACAGTGGCGT AGT C T A T T T T T T C T CCGAAAAAA -
GCA - - - - - - - - - GCAGAG - - - - - - - - - CAGCGGCAGGAGAA T A T AAGT A T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T ACA T AACAAAAAAAAACAA TGGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T C T T CC T CCCAAA T TGT ACAACAAC T AACCAA T CC T C TGAC TGAAGAGC T
C TGT AGGGT TGT ACAGGGTGT CCCA T T T TGAAA T CA T AAGGT A T C T A T C T TGTGAAGAAGTGT ACAAC T A T CCA T T T T T AAA T A TGT AAAAA T T TGT CC T - - - - - - - - - - T T C T ACACCCCGT A T C T CCGT T A T TGT T AA T ACAGGTGGAA T A T T C T AAAC T T T T T ACGT AGA - A T ACAGTGGCGT AGT C T A T T T T T T C T CCGAAAAAA -
C T AAACCAAAA T ACAGAA - - - - - - - - - CAACAAACAAAAAA TGT AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T ACA T AA TGT A TGGCAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CC T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T T AAGT AA T T
C TGT AGGGT TGT ACAGGGTGT CCCA T T T TGAAA T CA T AAGGT A T C T A T C T TGTGAAGAAGTGT ACAAC T A T CCA T T T T T AAA T A TGT AAAAA T T TGT CC T - - - - - - - - - - T T C T ACACCCCGT A T C T CCGT T A T TGT T AA T ACAGGTGGAA T A T T C T AAAC T T T T T ACGT AGA - A T ACAGTGGCGT AGT C T A T T T T T T C T CCGAAAAAA -
C T T T TGAA - AA T A T CA - - - - - - - - - - - C T T AAACAA T T CGA T T T AA T T AA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T T C T ACA TGCCACGAC T T T A TGT CCGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C T T T T A T A T T T AAC T T T T TGC TGT ACC T CC T A T A T T T T ACC T AA T AA T C -
GT AAAAAA - - A T A T CGAGGGTGCCA T T T AAAAA T CAAAAGT TGT AGT CA T TGTGAAGAAGTGT ACAAC T A T CCA T T T T T AAA T A TGT AAAAA T T TGT CC T - - - - - - - - - - T T C T ACA T A T CA T A TGT CAAC T T T TGA T AA T ACAGGTGGAA T A T T C T AAA T AC T T T T CCCAAA T A TGC T AA TGAGCCACCC T CGT T CCA T T TGAAAAAA T
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 size: 4576bp; fragments: 3191; full length: 0 (>=4118.4bp)
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 size: 5018bp; fragments: 3163; full length: 0 (>=4516.2bp)
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TE: ltr_1_family_641
 size: 3303bp; fragments: 387; full length: 1 (>=2972.7bp)
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